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対象と方法：糖転移酵素データベース CAZy では，アミノ酸配列の類似性に基づき糖転移酵素を 60 のファ
ミリーに分類している（2002 年 7 月時点）。これらファミリーが持つ機能に重要なアミノ酸配列モチーフを
抽出するため，プロファイル HMM を利用し，60 のファミリーごとのモチーフのモデル（プロファイル）
を作成した。さらに，60 のファミリー同士の類似性を以下の方法を用いて調べた。
　まず，すべての糖転移酵素と，各ファミリーのプロファイルの比較を行った。その際， つの糖転移酵素
の同じ領域が 2 つの異なるファミリーのプロファイルと類似性がある場合，その 2 つの異なるファミリーに








立体構造既知の糖転移酵素はその構造の類似性から GT-A フォールド，GT-B フォールドという 2 種類のい
ずれかの構造を持つことが知られているが，今回の結果により　GT-A フォールドを持つ糖転移酵素は全て










GTS-B の糖転移酵素がそれぞれ類似の構造を持つドナー結合領域もしくは 2 価カチオン結合領域を共有し
ていることを示唆している。真核生物，原核生物共に根元側の糖鎖が GTS-B に末端側の糖鎖が GTS-A に
より合成されるという結果と GTS-A が基質である糖ヌクレオチドを合成する酵素ファミリーと配列類似性
を示した結果から，糖転移酵素の進化について以下の仮説が考えられる。真核生物，原核生物が分化する以














ファミリー間の類似性を解析するシステムを構築し，これを用いて，47 の糖転移酵素ファミリーが 4 つのスー
パーファミリーに分類されることを明らかにしている。この分類により，糖転移酵素の構造と機能の相関が
明らかになり，機能が明らかになっていない糖転移酵素の機能を構造から予測したり，糖鎖形成の一過程を
触媒する酵素が不明である場合において，その酵素がもつ構造上の特徴を推定したりすることが可能になっ
た。この点で，本研究は，糖転移酵素に関する研究が今後さらに発展していく起点となる大変すぐれた研究
であると評価される。
　よって，著者は博士（医学）の学位を受けるに十分な資格を有するものと認める。
